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Resumo – O objetivo deste trabalho foi avaliar a diversidade genética em duas populações de Carapa guianensis
Aubl. (andiroba), no Estado do Acre, e comparar os parâmetros de diversidade com os observados em outras
populações da espécie (no Brasil: Flona Tapajós, PA, Porto Acre, AC; e na Costa Rica). Foram avaliados
77 indivíduos adultos com sete locos polimórficos de microssatélites. Observaram-se 51 alelos nas duas
populações, em que o número efetivo de alelos por loco (A^
 e = 3,2) foi inferior ao número médio de alelos por loco
(A^ = 7,3), o que indica elevado número de alelos com baixa freqüência. Os valores estimados de f^ não diferiram de
zero, o que mostra que não ocorre endogamia nas populações. A taxa de cruzamento aparente foi alta (t^a = 1,11 na
população Porto Acre, e t^a = 0,88 na de Rio Branco), resultado indicador de que a espécie se reproduz por
alogamia. Foi observado, por meio das estimativas de A^  , H^
 e (diversidade gênica) e N
^
 e (número efetivo populacional)
que as populações de andiroba, comparadas neste trabalho, tiveram padrões de diversidade semelhantes, porém,
proporções de alelos raros diferentes.
Termos para indexação: Carapa guianensis, marcadores microssatélites, tamanho efetivo populacional,
conservação de recursos genéticos, alelos raros, fluxo gênico.
Genetic diversity structure of crabwood in Baixo Acre, Brazil
Abstract – The objective of this work was to evaluate the genetic diversity of two Carapa guianensis Aubl.
(crabwood) populations, in the State of Acre, Brazil, and to compare the diversity estimations with those obtained
in other populations of the species (in Brazil: Flona Tapajós, PA, Porto Acre, AC; and in Costa Rica). Seventy-
seven individuals were assessed using seven polymorphic microsatellite loci. Fifty-one alleles were observed in
the two populations, in which the effective number of alleles per locus (A^
 e = 3.2) was lower than the average
number of alleles per locus (A^  = 7.3), which indicates a high number of low frequency alleles. The estimated
f^ values did not differ from zero, showing that inbreeding does not occur in these populations. The apparent
outcrossing rate was high for both populations (t^a = 1.11 in Porto Acre population, and t
^
a = 0.88 in Rio Branco),
indicating that this species reproduces by outcrossing. Comparing the estimates of A^
 e, H
^
 e (gene diversity) and
N^
 e (effective population number), it was observed that the general patterns of genetic diversity were similar.
However, the number of rare alleles differ between populations.
Index terms: Carapa guianensis, microsatellite markers, effective population size, genetic resources conservation,
rare alleles, gene flow.
Introdução
O entendimento dos padrões de variação genética,
entre e dentro de populações, é de fundamental
importância para o desenvolvimento de estratégias de
conservação, tanto para definir unidades apropriadas
para conservação in situ, como para desenvolver
estratégias efetivas de coleta de sementes para
conservação ex situ (Hamrick & Godt, 1996).
A exploração predatória de espécies arbóreas, nas
florestas tropicais, pode promover uma série de
alterações, tais como: redução no tamanho efetivo
populacional, mudanças no padrão de distribuição
espacial, no comportamento de polinizadores e
dispersores de sementes, na taxa de cruzamento, entre
outras (Loveless & Hamrick, 1984; Lande, 1988; Young
et al., 1996). Todos estes fatores podem afetar a
estrutura genética das populações e, como
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conseqüências, trazer a perda de alelos raros, a redução
da heterozigosidade e o aumento da endogamia. A perda
de alelos leva à redução, na capacidade das espécies,
de responder a adversidades ambientais em gerações
futuras; pode ocorrer redução na adaptabilidade das
espécies (Young et al., 1996). Portanto, a caracterização
dos graus de variabilidade e estrutura genética e o
conhecimento da movimentação de alelos proporcionam
as bases necessárias da execução de estratégias, para
maximizar a eficiência dos programas de manejo e
conservação genética.
Os parâmetros mais utilizados para estimar a
diversidade genética em populações naturais e as
alterações decorrentes da ação antrópica, empregando-
se marcadores altamente polimórficos como os
microssatélites ou SSR (“simple sequence repeats”), são:
número médio de alelos por loco (A^  ), heterozigosidade
esperada ou diversidade gênica (H^
 e); heterozigosidade
observada (H^
 o) e índice de fixação (f^ ) (Berg & Hamrick,
1997). Entre estes parâmetros, A^  e H^
 e  são muito
influenciados pela deriva genética, em razão de os alelos
raros (com freqüência inferior a 0,05) não serem retidos
em pequenas amostras. Porém, para inferir se a
diversidade genética em uma população será mantida
em longo prazo, apenas a quantificação da riqueza alélica
(A^ ) é insuficiente. Para esse tipo de inferência, é
necessária a análise comparativa de A^  e H^
 e ,
especialmente porque o valor de H^
 e é influenciado tanto
pelo número de alelos como pela distribuição de suas
freqüências relativas.
Um outro parâmetro muito utilizado nas atividades de
preservação de germoplasma, coleta de sementes e
conservação in situ é o tamanho efetivo populacional (N^
 e),
que depende do número de indivíduos que efetivamente
participam da reprodução e de sua contribuição relativa
para a geração seguinte (Crossa & Vencovsky, 1994).
É, portanto, uma medida de representatividade
genética, sendo que quanto maior o N^e  menor a
magnitude da deriva genética e, da mesma forma,
quanto maior sua magnitude menor será o efeito da
endogamia na população (Loveless & Hamrick,
1984). Na prática, o N^e  é estimado com base no
tamanho amostral e no índice de fixação, duas
medidas indiretas da sensibilidade da população à
perda de alelos por deriva genética.
A andiroba é uma espécie arbórea clímax, de
crescimento rápido, que ocorre em toda a Região
Amazônica. Apresenta floração assincrônica e
prolongada, e é polinizada por insetos de pouca mobilidade
como microlepidópteros e meliponinas (Maués, 2006), é
auto-incompatível (Hall et al., 1994; Maués, 2006) e tem
elevada densidade populacional nas áreas de ocorrência.
O objetivo deste trabalho foi avaliar a diversidade
genética em duas populações de Carapa guianensis
Aubl. (andiroba), no Estado do Acre, e comparar os
parâmetros de diversidade com os observados em outras
populações da espécie (no Brazil: Flona Tapajós, PA,
Porto Acre, AC; e na Costa Rica).
Material e Métodos
Foram avaliadas duas populações de andiroba
(C. guianensis) no Estado do Acre, Uma localizada no
Projeto de Assentamento Extrativista Caquetá (9º37'29"S
e 67º27'25"W), no Município de Porto Acre, e a outra
na Reserva Florestal da Embrapa Acre (10º1'28"S e
67º42'19"W), no Município de Rio Branco. A distância
geográfica entre as duas regiões é de aproximadamente
71 km. Amostras foliares de 39 indivíduos adultos
reprodutivos da população de andiroba de Porto Acre
e 38 da população de Rio Branco foram enviadas
para o Laboratório de Genética Vegetal da Embrapa
Recursos Genéticos e Biotecnologia, em Brasília, onde
foram realizadas as análises genéticas.
A extração do DNA genômico foi realizada com o
tampão CTAB 2% (Doyle & Doyle, 1990). Após a
quantificação, o DNA das amostras foi diluído em água
MilliQ a 1 ng µL-1. Foram utilizados sete pares de
iniciadores específicos para Carapa guianensis, cinco
desenvolvidos por Vinson et al. (2005) (Cg 01, Cg 06,
Cg 12, Cg 16 e Cg 17), e dois por Dayanandan et al.
(1999) (Cg 05 e Cg 07, aqui nomeados de Cg 05p e
Cg 07p, respectivamente). O iniciador “forward” de
cada loco foi marcado com um fluorocromo específico.
As reações de PCR foram otimizadas para 6 µL de
volume final, com 0,33 ng de DNA genômico; 1X de
tampão de reação da PCR (10 mM Tris-HCl, pH 8,3,
50 mM de KCl, 1,5 mM de MgCl2, pH 8,3; Phoneutria);
0,25 µM de cada iniciador (“forward” marcado e
“reverse”); 0,27 mg mL-1 de BSA (albumina sérica
bovina); 0,27 mM de dNTP e 0,125 U Taq polimerase
(Phoneutria) e água MilliQ estéril. As amplificações
foram realizadas nos termocicladores 9600 e 9700, nas
seguintes condições: 94oC por 5 min; 30 ciclos de 94ºC
por 1 min; temperatura de hibridação específica para
cada par de iniciadores (Tabela 1) por 1 min; 72ºC por
1 min; e finalização com 72ºC por 7 min.
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O produto das reações foi diluído na proporção
1:3 (1 µL de reação para 3 µL de água MilliQ).
Em seguida, 1 µL dessa diluição foi colocado em placa
de microtitulação de 96 poços, que continha 9 µL de
formamida HiDi, 0,25 µL de marcador interno
fluorescente (ROX) (Brondani & Gratapaglia, 2001) e
0,75 µL de água MilliQ. Após a desnaturação (95oC por
3 min), a placa foi levada para o seqüenciador ABI 3700,
onde ocorreu a eletroforese capilar. A detecção e a
estimativa do tamanho dos alelos, em pares de base,
foram realizadas com o uso dos programas GeneScan
(Applied Biosystems, 2001) e Genotyper (Applied
Biosystems, 1996).
Para cada loco, as estimativas do tamanho dos alelos
em pares de base foram determinadas como sendo par
ou ímpar de acordo com o tamanho previsto no
desenvolvimento do marcador. Alelos com tamanho
estimado intermediário às classes esperadas foram
definidos como alelos da classe mais próxima (inferior
ou superior) com maior freqüência. Para evitar a
superestimativa da quantidade de alelos, além da
estratégia supracitada, visualizaram-se os alelos em
histogramas no programa Genotyper, e observou-se a
sobreposição de todos os alelos da mesma placa de
PCR.
As freqüências alélicas foram estimadas para os
indivíduos das duas populações com o uso do programa
FSTAT v. 2.9.3.2 (Goudet, 1995). Os parâmetros de
diversidade genética intrapopulacional foram estimados
com uso do programa GDA (Lewis & Zaykin, 2002):
número médio de alelos por loco (A^  ); diversidade gênica
(H^
 e) em equilíbrio de Hardy-Weinberg; heterozigosidade
observada (H^
 o); e índice de fixação (f^), o qual foi
estimado de acordo com Weir (1996): f^ = 1 - H^
 o/H
^
 e.
Para verificar se os valores médios de f^ eram
diferentes de zero, estimou-se o intervalo de confiança
a 99% de probabilidade, pelo método de boostrap, com
10 mil reamostragens sobre os locos pelo programa GDA
(Lewis & Zaykin, 2002).
A máxima diversidade possível, em cada loco, foi
calculada a partir do número de alelos observados, em
que: Hmax = (A^   - 1)/A^  . O número efetivo de alelos por
loco (A^ 
 e) foi calculado a partir de A^ e = 1/(1 - H^ e). A taxa
de cruzamento aparente foi estimada conforme Weir
(1996) e Vencovsky (1994), em que t^a = (1 - f^)/(1 + f^).
O tamanho populacional efetivo (N^
 e) foi estimado de
acordo com Vencovsky & Crossa (2003), em que
N^
 e = n/(1 + f^). Foi verificada a representatividade
genética (N^
 e/N) das amostras. As estimativas da
diversidade genética foram comparadas com outros
estudos, com a mesma espécie, realizados no Brasil
(Porto Acre, AC e Flona Tapajós, PA) e na Costa Rica,
com uso de marcadores SSR. Foram obtidas estimativas
de H^
 max e N
^
 e para essas populações, com base nos
resultados de A^ , H^
 e e f
^
 obtidos por Dayanandan et al.
(1999), Kageyama et al. (2004) e Cloutier et al. (2007).
Estimou-se, ainda, a divergência genética entre
populações (RST) (Slatkin, 1995), com o auxílio do
programa RSTCALC v.2.2 (Goodman, 1997).
O intervalo de confiança a 95% de probabilidade foi
obtido pelo método de reamostragem bootstrap, com
uso de 10 mil repetições sobre os locos. O fluxo
gênico aparente (Nm), entre as populações, foi
estimado pelo método indireto, calculado de acordo com
o modelo proposto por Wright (1951), segundo a fórmula:
Nm = 1/4[(1/F ^
 ST) - 1]. O F^ ST foi substituído pelo RST,
para uma estimação não viesada do fluxo gênico.
Resultados e Discussão
Ambas as populações avaliadas apresentaram altos
índices de diversidade genética. Os sete locos SSR
polimórficos utilizados permitiram observar 51 alelos, em
77 indivíduos das duas populações. Os locos mais
polimórficos foram o Cg 16 e o Cg 5p, com 11 alelos cada,
e o loco Cg 01 apresentou menor polimorfismo,
com apenas três alelos observados (Tabela 2).
Tabela 1. Estimativas de parâmetros genéticos, em sete locos de Carapa guianensis, em que Ta é a temperatura de hibridação;
n é o número de indivíduos analisados; A^  é o número de alelos por loco; A^ e é o número efetivo de alelos, por loco; H
^
 o é a
heterozigosidade observada; H^
 e é a diversidade gênica; H
^
 max é a máxima diversidade para cada loco; H
^
 e/H
^
 max é a proporção da
diversidade máxima.
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Considerando-se as duas populações, o número médio
de alelos por loco foi Â = 7,3 (Tabela 1). Essa estimativa
foi semelhante à observada em outros estudos com essa
espécie (Tabela 3), apesar de o número amostral deste
trabalho ter sido significativamente inferior aos demais
trabalhos.
A população Porto Acre apresentou dois alelos a mais
que a Rio Branco, e não se observou variação no número
médio de alelos por loco e no número efetivo de alelos
por loco (Tabela 4), entre as populações. Foram
observados 13 alelos exclusivos na população Porto Acre
e 11 na Rio Branco, e a maioria desses ocorreu em
freqüências muito baixas, de uma a duas vezes nas
populações. Isso indica que, para a maioria deles, o fato
de serem exclusivos foi decorrente da baixa freqüência.
Entretanto, ressalta-se a presença de alguns alelos
exclusivos, com freqüências acima de 0,1 (10%), nas duas
populações (Tabela 2). Observaram-se 17 alelos raros,
na população Porto Acre e 12 na população Rio Branco
(Tabela 2), ou seja, 42,5% de alelos com freqüência inferior
a 0,05 na população Porto Acre e 31,6% na população
Rio Branco.
Tanto para a população Porto Acre, quanto para a
Rio Branco, as estimativas de H^
 e e H
^
 o foram semelhantes
(já que os erros-padrão se sobrepõem) e, como
conseqüência, os valores de f^ não diferiram de zero
(Tabela 4). Estes dados são concordantes com os de
Dayanandan et al. (1999), em populações de
C. guianensis na Costa Rica (Tabela 3), e indicam que
não ocorreu endogamia nas populações estudadas.
Como o índice de fixação foi praticamente nulo, as
estimativas de tamanho efetivo populacional foram
próximas ao número de indivíduos amostrados (Tabela 4).
Estes dados mostram que a espécie apresenta alta taxa
de polinização cruzada, confirmada neste estudo pelas
altas taxas de cruzamento aparente, observadas para
ambas as populações (ta = 1,11, Porto Acre e ta = 0,88,
Rio Branco), congruentes com estudos sobre sistema
reprodutivo realizados por Cloutier et al. (2007) no Pará,
e Hall et al. (1994) na Costa Rica. Ambos verificaram
taxa de polinização cruzada multilocos próxima a 1, para
esta espécie. Estudos sobre a biologia reprodutiva de
C. guianensis indicam a existência de mecanismos de
inibição da germinação do pólen na superfície do estigma,
em situação de autopolinização, o que a torna
obrigatoriamente alógama (Maués, 2006).
O entendimento da relação entre o tamanho efetivo e
o tamanho real de uma população é de fundamental
Tabela 2. Freqüência dos alelos observados em cada loco nas
populações de Carapa guianensis, em Porto Acre
(39 indivíduos adultos reprodutivos) e em Rio Branco
(38 indivíduos adultos reprodutivos).
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importância para o planejamento de estratégias de
conservação. Segundo Loveless & Hamrick (1984),
quando existe equilíbrio entre os eventos demográficos
tais como flutuações temporais no tamanho da população,
presença de estruturação e endogamia dentro das
populações, diferenças na fertilidade, assincronismo no
florescimento, entre outros, os valores de N^
 e são muito
próximos ao número de indivíduos coletados. Foi
verificado, por meio da análise comparativa dos dados
encontrados neste estudo, com os de outros autores
(Tabela 3), que existe uma tendência de os valores
estimados de N^
 e serem próximos ao número de indivíduos
amostrados, o que leva a concluir que as populações
dessa espécie apresentam equilíbrio nos mecanismos de
manutenção da diversidade. Somente no estudo de
Kageyama et al. (2004), foram observados valores
elevados de endogamia, que resultaram em valor de N^
 e
menor do que o número de indivíduos amostrados.
O aumento da endogamia pode ter sido decorrente da
ocorrência de cruzamentos entre indivíduos aparentados,
nessas populações, uma vez que a espécie é auto-
incompatível e, também, pela pequena quantidade de
locos analisados.
A diversidade gênica média (H^
 e = 0,606) (Tabela 1)
foi menor que a encontrada nos demais estudos com
esta espécie (Tabela 3). As duas populações de andiroba
de Porto Acre, avaliadas por Kageyama et al. (2004),
com apenas dois locos SSR, exibiram diversidade gênica
maior (H^
 e  = 0,74). Resultados semelhantes a estes
também foram obtidos por Cloutier et al. (2007), com
seis locos (H^
 e = 0,71), em uma população de andiroba
na Floresta Nacional do Tapajós, no Pará. Esta variação
encontrada deve estar relacionada, provavelmente, com
o número de indivíduos analisados, já que os dois locos
analisados por Kageyama et al. (2004) e os seis utilizados
por Cloutier et al. (2007) também foram analisados no
presente estudo.
A diversidade genética máxima (H^
 max) representa o
valor máximo teoricamente esperado da diversidade
gênica (H^
 e), de acordo com o número observado de
alelos. No presente estudo, os marcadores SSR
utilizados detectaram cerca de 70,7% da diversidade
máxima possível (Tabela 1). Esse valor é inferior ao
observado nos demais estudos com essa espécie
(Tabela 3), mesmo naqueles em que o número de locos
utilizados foi reduzido (e.g., Kageyama et al. (2004),
com apenas dois locos). Considerando-se o modo como
os parâmetros H^
 e e H
^
 max são calculados, constata-se
que a ocorrência de muitos alelos raros em uma
população ocasiona um aumento proporcionalmente
maior na estimativa de H^
 max, que considera apenas o
número observado de alelos, em comparação a H^
 e , que
considera freqüências alélicas. Portanto, se uma
população apresentar valores de H^
 max e H
^
 e próximos,
provavelmente, não deve possuir muitos alelos em baixa
freqüência. Todavia, se ela apresentar valores elevados
de H^
 max e valores relativamente mais baixos de H
^
 e,
conseqüentemente, ela terá menor porcentagem da
máxima diversidade possível, o que indica que esta
população apresenta maior número de alelos em baixa
freqüência (alelos raros).
Em todos os locos, o número de alelos (A^
 
) foi maior
que o número efetivo de alelos (A^
 e) (Tabela 1), o que
confirma a distribuição desigual de freqüências alélicas,
com número elevado de alelos com baixa freqüência, o
que é normal em análises com SSR (Tabela 2).
A presença destes alelos explica o fato de a população
estudada apresentar valores estimados de H^
 e inferiores
aos valores encontrados em outras populações desta
mesma espécie (Tabela 3).
O estudo de Cloutier et al. (2007), por exemplo, foi
realizado com número de locos semelhante ao do presente
estudo e, apesar de a amostragem ter sido cerca de
Tabela 3. Estimativas: n é o número de indivíduos analisados; A^ é o número médio de alelos por loco; H^
 e é a heterozigosidade
esperada, sob equilíbrio de Hardy-Weinberg; H
^
 max é a máxima diversidade; H
^
 e / H
^
 max é a proporção da diversidade máxima (em
%); f^  é o índice de fixação; e N^
 e é o tamanho populacional efetivo.
(1)H^max: máxima diversidade de acordo com o número de alelos, estimado a partir do número médio de alelos por loco (A
^) obtido dos trabalhos.
nsNão-significativo. * e **Significativo a 5 e 1% de probabilidade, respectivamente.
Pesq. agropec. bras., Brasília, v.42, n.9, p.1291-1298, set. 2007
A. Raposo et al.1296
cinco vezes maior, os autores observaram número médio
de alelos similar ao do presente trabalho e estimativas
de H^
 e ligeiramente superiores, que atingiram mais de
81% da diversidade máxima possível. No presente
estudo, provavelmente foi amostrada grande parte da
riqueza alélica da espécie, mas como o número de
indivíduos amostrados foi reduzido, muitos alelos
apresentaram-se em baixa freqüência, o que não deve
ter ocorrido no estudo de Cloutier et al. (2007), em que
o número de indivíduos analisados foi maior. Essa é uma
provável explicação para a população de Tapajós, no
Pará, apresentar menor proporção de alelos raros que as
populações amostradas no presente estudo. O mesmo pode
ser constatado no estudo de Kageyama et al. (2004), em
que há indícios de menor proporção de alelos raros.
Inicialmente, poder-se-ia considerar um contra-senso
o fato de que duas populações amostradas em Porto
Acre (Kageyama et al. (2004) e o presente estudo)
apresentem resultados diferentes, no que se refere à
proporção de alelos raros. Entretanto, esta diferença pode
estar associada ao menor número de locos utilizados
por Kageyama et al. (2004), ao número de indivíduos
analisados e, também, ao uso de técnicas diferentes de
detecção dos alelos, pois, no presente trabalho, foi
utilizado um analisador automático de fragmentos de
DNA, que é mais sensível que a detecção por meio da
coloração por nitrato de prata, utilizada por Kageyama
et al. (2004).
Pela comparação entre as estimativas de H^
 max e H
^
 e,
constata-se que as populações estudadas por Cloutier
et al. (2007) e Kageyama et al. (2004) apresentam menor
quantidade de alelos raros, se comparadas com as
populações do presente estudo e as de Dayanandan et al.
(1999) (Tabela 3), já que estas apresentam valores
elevados de H^
 max e comparativamente menores de H
^
 e.
Dessa forma, a comparação entre H^
 max e H
^
 e permite
averiguar indiretamente a ocorrência de alelos raros nas
populações, pois quanto mais próximos forem os valores
estimados destes dois parâmetros, menor a quantidade
de alelos em baixa freqüência que a população irá
apresentar. Constatou-se que, embora as populações de
andiroba, já estudadas com marcadores SSR, tenham
apresentado níveis consideráveis de diversidade
genética, a maior proporção de alelos raros, nas
populações do presente estudo e da Costa Rica, indica
que essas podem ser mais sensíveis à perda de alelos
em conseqüência de deriva genética.
A divergência genética entre as populações foi
intermediária (RST = 0,093), o que já era esperado pelo
fato de serem encontrados alguns alelos exclusivos nas
duas populações, com freqüências relativamente altas
(Tabela 2), e também pela distância geográfica entre as
duas. Seoane et al. (2000) citam que a presença de alelos
exclusivos em algumas populações é indicativa de fluxo
gênico restrito, o que pode levar a um aumento da
divergência genética entre populações. Embora o fluxo
gênico aparente (Nm = 2,44) tenha sido elevado, ele se
refere ao fluxo que ocorreu no passado (fluxo gênico
histórico), quando as duas populações faziam parte de
uma única grande população. Portanto, isto deve ser
interpretado com cautela, pois indica que as populações
de diferentes regiões, apesar de geograficamente
isoladas, apresentam alelos e freqüências similares,
como resultado de trocas gênicas antigas, ou seja, até
um passado recente, as duas populações constituíam
uma metapopulação e, atualmente, existe indício do
processo de isolamento pela distância, já que, pela
hidrografia da região e pela distância entre as duas
populações, o fluxo gênico deve ser restrito.
Tabela 4. Estimativas de índices de diversidade genética,
obtidas para as populações Porto Acre e Rio Branco de Carapa
guianensis, em que: n é o número médio de indivíduos
analisados; A^
 T é o número total de alelos; A
^
 é o número médio
de alelos por loco; A^
 e é o número efetivo de alelos por loco;
A^
 p é o número de alelos exclusivos; A
^
 r é o número de alelos
raros; H
^
 o é a heterozigosidade observada média; H
^
 e é a
diversidade gênica; f^ é o índice de fixação; t^a é a taxa de
cruzamento aparente; N^
 e é o tamanho efetivo populacional; N
^
 e / n é
a relação entre o tamanho efetivo e o tamanho amostral.
(1)Erros-padrão. (2)(IC): intervalo de confiança a 99% de probabilidade,
com 10 mil reamostragens bootstrap sobre os locos.
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Os níveis consideráveis de diversidade genética
(A^
 
 e H^
 e), observados em diferentes populações, e a
ausência de endogamia, decorrente de mecanismos
reprodutivos de incompatibilidade, são características
indicativas de manutenção em longo prazo da diversidade
genética. Essa constatação é corroborada, ainda, pela
representatividade genética (N^
 e) das populações.
Entretanto, como já comentado, apenas esses parâmetros
são insuficientes para atestar o status de conservação
em longo prazo da espécie. Observou-se, por meio
comparação das estimativas de A^
 
, H^
 e e H
^
 max, que a
proporção de alelos raros difere entre as populações, e
que as populações com maior proporção de alelos raros
podem ser mais sensíveis à perda de diversidade
genética decorrente da deriva genética.
Conclusões
1. As duas populações de andiroba do Acre têm
índices elevados e similares de diversidade genética, e a
divergência genética entre as duas populações é
intermediária.
2. A comparação entre H^
 max e H
^
 e permite averiguar,
indiretamente, a ocorrência de alelos raros nas
populações.
3. As populações dessa espécie apresentam equilíbrio
nos mecanismos de manutenção da diversidade.
4. Níveis consideráveis de diversidade genética
(A^  e H^
 e) em diferentes populações, ausência de
endogamia e os valores de representatividade
genética (N^
 e) são características indicativas de
manutenção em longo prazo da diversidade genética,
porém insuficientes para atestar o status de
conservação da espécie.
5. Para definir estratégias de conservação in situ,
deve ser realizada uma análise complementar do número
de alelos de baixa freqüência ou de parâmetros que
indicam indiretamente a ocorrência desses alelos, como
o número efetivo de alelos por loco (A^
 e) e a comparação
entre H^
 e e H
^
 max.
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